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E7 Protein Alignment

SuperA.con MLHVSQTTGKGREGQTPQRKAKTAQNIWSLEGELSVLLVTMhG??ptl?..divI?[?p?????2?22???v?d 54
HPV54 ---NVA-IE..----D-K-........ EPF.- 21
E6 end for HPV42 <-
GroupAl.con MRG??PTLK..DI?L?D?PT?????C?TP??D 17
HPV32 ---NA----..--I-Y-L--CDPTT-D--PV- 30
HPV42 ---ET----..--V-F-I--.....-E--.I- 24
E6 end for HPV3, HPV10 <-
GroupA2.con MLHVSQTTGKGREGQTPQRKAKTAQNIWSLEGELSVLLVTMHGPhPTVK..DIELSLAP........ Edv.P 61
HPV3 I-..
HPV28
HPV10
HPV29
GroupA3.con 21
HPV61
E6 end for HPV27, HPV57, HPV2a <-
GroupA4.con MHG?RPSL?..DITLILeEIP......Elv.D 21
HPV2a 23
HPV27 23
HPV57 23
GroupA5.con M?GN??2??2?..DV?L?L?PQ7?EI........ D 12
HPV26 -H--lINIE..--I-D-V--P--........ - 22
HPV51 -R--VPQLK..--V-H-T--T--........ - 22
GroupA6.con MHGKVpTI?. e’>|IeL’?PQTEI ........ D 19
HPV3O e T-IP..-Y--D-V----- - 22
HPV53 22
HPV56 - 22
HPV66 22
GroupA7.con MhGPkpTlg..elVLdLePgNei....?pv.D 24
HPV e A---..D---H---—----..... 24
HPV45 25
HPV39 25
HPV68ME180 25
HPV70 25
HPV59 24
GroupA8.con MHGERPTLG..DIVL?L?P........ EPV.? 18
HPV? e w--D-Q-...... ---.S 21
HPV40 e wm=-N-H-........ --C 21
-> pRb bind
Contains NLS
|- CR1 domain -||- CR2 domain
E6 end for RhPV1 <- High vs. Low D
GroupA9.con MrG??pTI?..dyvLDLgP????....e?t.D 17
HPV16 21
HPV35h 21
HPV31 21
HPV52 21
HPV33 21
HPV58 21
RhPV1 -I-PK---E. -I ------ FPQP... QPV- 25
E6 end for HPV6b, HPV11, HPV13, PCPV1 <-
GroupA10.con DPV.G 19
HPV6b 22
HPV11 22
HPV44 22
HPV55 22
HPV13 21
PCPV1 21
GroupAl.con . MHGKKPSVQ.DIVLDLKPTTET........ D 22
HPV34
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SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV
DPV

SuperD.con
BPV3
BPV4
BPV6

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV

GroupE1l.con
HPVl1a
HPV63

Unclass.con
MnPV

E7 Protein Alignment

MiGke?t???2divLel?el???v...?2p??d 17

E6 end for HPV15, HPV17, HPV9, HPV49 <-
E6 end for HPV5, HPV19, HPV25, HPV47, HPV12, HPV8 <-
MIGKevt?q. divLeI7qu’>ev .qpv?D 23
------ IL-..--=--S-P- - 26

E6 end for HPV4, HPV6E5 <-

. FT-—-S-—-P--. . 26
26
26
26
26
. 26
------- V-..-FT---S---P--...L--.- 26
-=--=--V-..-F--K-S-|-P--...L--.- 26
-ee-em-L- - T-P-T- 22
----- A-IP..------Q--. 23
----- A-IP..------QQ- 23
----- A-IP..E-----Q-- 24
----- A-IP..EV----Q- 24
----QA-LC.. 21
--—-QA-LR..---- 21
----QA-LR..-----.. 21
------- IP..--I-Q.E- FG 22
MrG??ptv???D?nLE??eLVLP?....... n 16
---AA---A..-L---LND----A....... - 23
---AA-R-A..-L---LND----I| 23
---DKA-IP..-IE--..----- A....... - 21
---DK--IP..-IV--. .----- V....... - 21
-I-NQ-N-NNL-V---, .----- V... S 23
MmvqgP?Thrn..L?ds???pL??1????gtptr 21
E6 end for BPV1, BPV2 <-
MVQGP?THRN..LDDSPAGPLLILSPCAGTPTR 30
31
31
E6 end for DPV <-
E6 end for EEPV <-
M??2?2?P?T???..LP??ESP?LTL?LEPV????? 15
MVHG-R-KKH..--PY---P---L----APVQQ 31
-ACAR-L-GRT..--AD---C---1----SGEAA 32
MKGQ?vtLk..d?A?ELEdwSPI....... n 20
-==-D----. . NV-Voreoeeee L | 23
----N---Q I B I RS - 23
----SMI--..-L-A---E-----....... - 23
E6 end for COPV <-
MYGRTVLAVRLIYCLLYCIAVIVRKLLYPVIM’>G’7'7p'?I'7 dIVI??2?2?22v?e?....2?2.d 42
R-NSVD-Q..EI--VQQGE-P-N....... A 54
-I-QCAT-L..-I--..TE.QP-.....PIl.- 21
-I-RT-K-S..E---..GE.TA-.....AL.S 21
MVGE?P???..DLV?Q?EPSVL??....... D 15
----M-ALK..---L-L-----DL....... - 23
----Q-NIG..---S-E---......... - 21
MIGPDTTRC..LTGETPDS........... VS 19
---------------------------- -- 19
I-E7-3
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E7 Protein Alignment

cysteine doublet
> <-
SuperA.con |’)C’)eq|’)’?’)’)’) ’)dss’)e’)e’)de’)d’)’)’)’)’)’)’)’)’)’)’)’)’)’)')’)')’)’)’)’)’)’)’)y’)|\/t’?Cc’)’) C?2?2?2vrLw?? 79

HPV54 -Y-R---......E--DA-D-TAV..TQPDKQA................ FKVLSQ-GGV.-CKT---C-YS 67

GroupAl.con LYCYEQ?....... D?SDEDD????Q??KQDIQR................ YRI?C?CTQ..C??SVKLVV?? 50
HPV32 7
HPV42 66

GroupA2.con Vv?CNvQL.......???DEedy.???..vVEPAQQA.............. YrVVTIC?K..CSspLRLVVEc 98
HPV3 . INA... -C---V-P-..---Q------- 103

HPV28 .

HPV10
HPV29

GroupA3.con 71

HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con L?CYEQ??????..DSS?E?..DE?DNMRDQ????R?AGQ??C....... YRIEA?CC?..C?S?VQLAV?S 49

HPV26 Re+--LDYEQF. D, T .QA-Q--—EV- ............ Q--M..-N-l----Q- 78
HPV51 ~ -Q--F.......c-E-E..<-Voroe-LPE.-R---AT-.......-- P--R..-S-V-----E- 75

GroupA6.con LgCnEQL.......?SSEdEDEDEvVDhLge?PQQARqgaeQHpC....... YLIh??CCr..CesvWQL??QS 69
HPV30 N---E-------N--KQ------E-----....... ---NTQ---..-A-A---AV-- 78

HPV53 ceeeenm-ETQ---..--L---AV-- 78

HPV56 --VP--E..-KF----DI-- 78

HPV66 78

GroupA7.con ? ??e?E” ? ? HtigC?CCK..Cnn?IgLvVEa 74
HPV18 IR Rt .
HPV45 . ~S-.. -K-L-V---..-DGRIE-T--S 79
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

Ko Moee T T-Heeeen 81
N RVAV, T 80

DSSDSEDDHEQDQLDS’?H7R?REQPTQQDLQVNLQSFK"VT"CVF .C?CLVRL?VHC
S-N-Q l--Heme - Heme Ve
L-S-E VRS Wy 84

Contains NLS ]
CR2 domain -|I- CR3 domain
CKIl binding region for HPV16 cysteine doublet
pRb bind <- > <- C c
GroupA9.con L?CYEQL?......DSSdEee????2d??p?gQa?p?tan????????2?2..Y?IVt?C??..C??tIRLcv?S 52
HPV16 -Y-----N......--- E--D..El-.G-A---E-DR-H . 71
HPV35h -Y-----C....o.-=- E---.DTI-.G-A---K-D-S-....
HPV31 “H---Po.e- DV..I-.S-A---E-D-S-
HPV52 -H-----G..... ----DTDGV-.R-D---EQA-S-.. . ..-DS----- IH- 73
HPV33 -Y-----S......-----D-..GL-.R-D---Q-A--D... Y ~--C-HT..-NT-V----N- 71
HPV58 -F-----C......-----D-.GL-.G-D---Q-A—-........... -Y---C-YT..-GT-V---IN- 72
RhPV1 -M-----S......---.-D-DEVDHHHNNQ-QHHQH-RPEVPEDGDC..-R--SD-YS..-GKP---V-V- 86

CKIl binding region for HPV6b
- <-

GroupA10.con LHCnEQL?......DSS?EDEVDe?a. tQatQ’”’”tQh”'”” ...yQIvTcCg?..CdsnVRLVV(qC 63
HPV6b . 71
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con LTCYESL . 70
HPV34

GroupA8.con
HPV7
HPV40
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E7 Protein Alignment

SuperB.con L?c?Eelp?e????qe?eee???2?2e??2?2?2?27 i yki???Cgc??c?vkir?fv?A 44

cysteine doublet
in HPV5, 36, 47, 12, 8
><-
cysteine doublet
in HPV19, 25, 20, 21,
15, 17, 37, 22, 23, 38

- <-
GroupBl.con L?CeEelLp?e????qeteee???2?2er???2?2. cccveevcencnne yKivapCgc??c?vkLr?fv?A 56
HPV19 -F------T-Q... -V-VL---..-K----1--K- 70
HPV25 -F------A-H...------PAL.D-TP --Vemeoee Bl K- 70
HPV20 -F------N-Q...--R---PQL.--AS......ccoeiirirrn --Vommen K- IS- 70
HPV21 -F------S-Q... --V-T----..-K----I--N- 69
HPV14d -I-IT- 6
HPV5 -F--m--N-. e --V|-----RN-E----I--H- 71
HPV36 -F------N-..... .F-VI-----SH-E----V--Q- 70
HPV47 -F-D----N-....-QA---LDL.D-WV.....coiiirriinn F-VI-----SC-E----I--N- 71
HPV12 -L------N-....------SDI.D-TV..... .F--1-----SS-E-N--I--N- 71
HPV8 -L------N-.... . [ SC-Q----L--N- 71
HPV24 “H--mee - -D--V-PL--RAL e ---ILC--G.G-GTR--L--A- 63
HPV15 -H-Y---SE- WPRFIP. o, ----V--.-.F-DS---LI-V- 63
HPV17 -H-Y---SE-.....-~-T-EEP.R-IP......ccorrirrrrsmmmmmem -.F-GS---LI-L- 65
HPV37 -H-Y---SE- -.F-GS---LI-V- 64
HPV9 -H-Y---TE-.PAEE-QCLT....... P G---...GAR--LY-L- 63
HPV22 -H-H----ELP....-EL--SVVE-EPEYTP.. ----VY--G..-DT--KLYIL- 68
HPV23 -H-H---T....... -EV--AVVE-EPEYTP.... ==-IVV--G..-ETQ-KLY-L- 65
HPV38 -H-H----DLP....-DI-ASVVE-EPAYTP........ccceour.e. ---IVL--G..-E-R-KLY-W- 68
HPV49 -Q-Y-N-TA-APAE--L-A-EELIQGIP...........ccoennen. --VI-T--GG.-GAR--V--L- 71
cysteine doublet
-> <-
GroupB2.con  LISdE?I.......2?27?222d???E€E???P......ccccovenne friDtcC??..C???VR?t??A 39
HPV4 ---E-V-.......QSSDDEYEIT---SVV-.. R YR..-EVA--I-LY- 67
HPV65 --E-V- QPSDDESEAP---.LF-... B YR..-EVN--I-LF- 66
HPV48 ----S-...........SP-ATA--- FC-.. ..Y---SK-HN..-GCRI-V-VA- 60
HPV50 - Slceee.. ET-DIA-S-.RS-...ccotiie -K--ST-KH..-HCR--LCCV- 60
HPV60 A--E- SP-GDP---EHY-......ccccvnunne. YT-----KP..-GAG--F-II- 63
cysteine doublet
-> <-
SuperC.con ?paapdapdf?lpchfg?p?????2?2?2??22?222?2?22?2?22?2?.....rmvYsVTVcC??..C?K?LtFavkT 56
GroupCl.con ?PAAPDAPDFRLPCHFGRPTRKRGP?TPPLSSPGK?CATGP.....RRVYSVTVCCG?..CGK?LTFAVKT 89
BPV1 S T 95
BPV2 V S 95
GroupC2.con ???2?2?2?22?2?2P?2?222?K?H....cccciiiiie ??2?Y?VTV?CN?..CDK?L?F???T 30
EEPV TGIQAPQRKP-SQKGHK-G- 74
DPV KNSTPVVVDK-GKPPP.-R-.......cciiiiieiiicne 74
cysteine doublet
T
SuperD.con LdCEEEL........ etEEVDcP?pfa?veav........cccccoeeieene CyvCEQVLRLAVWV? 55
BPV3 e A=Y - NP----L-S 60
BPV4 o T-N---ITAT R T 60
BPV6 AN------ VT-CL---- -H--emeeeee- A 61
cysteine doublet
- <-
SuperE.con  12cye??p??...2?22d?E???22?22?2?22?22?2272?22?2?27?72........Yav???C??..C????rf?cv? 58
HPV41 AVHSGEH......... S-D-GESEEEEREQVQQVPTPRRTL......... -L-ESQ-PF..-QAll--V--A 106
COPV -Q---QL-....... SS-E-EEEEEPTEKNV.......cceeeee. -RIEAA-GF..-GKGV--F-LS 65
CRPV -H-D-ALENL 69
GroupEl.con L?CYE??P?....2272E?E??222?27P.cccccviiiiicnne YA?V??2C??..C??L?RLT??? 32
HPVla -Y---EV-P.....DDI-E-LVSPQQ-.... 65
HPV63 -N---DI-A.....EEE-S-Y ....cmiiiiririiee 58
cysteine doublet
- <-
Unclass.con LYCHEVL....... DEDELKEPTEAAPPPEQYTL ..YQVLIECPE..CNKTIRLTCAA 66

MNPV e e e . 66
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E7 Protein Alignment

SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

cysteine doublet
T
?2?22dir?1?qgl1??gtl?iv.Cp?Ca???q
THTG--V-QE--HQDA-Q--.--T--SRL

T?ADI??L?QMLL.?TL?IV.CPLCA?VE
-G---QQ-H--+-.D=-G-- -----C--
-E---RN-Q---.G--D--.----R--

ShADIRA?eqLLL.gTL?vV.CPRCv
....... =S,

------- R
E-FQE-—R-Kl- A

GDADLKVLHELLL.GDLSIV.CPGCA

G?aDIR?LEQLFL.KTLtIV.CPhCa

S?22?2RV??2QMLM.2??SLV.C??CA?.2?
-RQNV--LE----.EDV---.-HQ--A..Q
-GDTL--VQ----.GEL--.-PC--..NN

t22eLRV?QQ?LM.Gal???.CPLCA??r
PTK---AL--M--.--ELV.
STK---IL--M--.-TVELV.-----TR-
-KED---V--L--.-=-TVT.-----SSN
KE----V--Lo-.--TVT.-----SSK

-AED--T----L.S--.
-RDT--Q-----.-5-G--.
-REN--NVEL---.-S-N
“QEN--S-Le-en Ermrer omeee

-QDG--A--cem emmem LA -

22TDI?Q??QLLM.GTL?IV.CPNCAAT?
TA--R-VH---- --Ne-woe-A
[ T N & R

CR3 domain -|
cysteine doublet
cC C
t??d?Rtlg?ILm.Gt??iV.CP?C?qr?
-HV-|---ED---.--LG--.--I-S-KP
-HI-I-K-ED---.--FG--.--G-S--A
-QV-I-I--E---.-SFG--.--N-ST-L
-AT-L----QM-L.--LQV-.--G-.A-L
-AS-L--I-Q---.--VN--.--T-A-Q
-TT-V----Q---.--CT--.--S-A-Q
SHEEL-V-ED---.--LD--.--S-AS-V

TgtDI?2Ih?LLL.G?Lnlv.CP?CAPkt
“E---REVQQ----Torer -l oo
-DG--RQ-QD---.-T--- |---P
----- HH--T--.-S-D-L.--V-----

----- CQ--T---.-S-E-L.~-V---N
«-P--HD--D---.-T=--- --L---S
--S--QH--K---.-S-en-.~-L---Q-

THADLLVLEDLLM.GALKIV.CPNCSRRL

96

104
93

127
87
86
90

95

92

92

104

101

105

105

105
105

105
106
109
110
109
107

111
111

97
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95
70

120

88

95

62

87

97

93

97



SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV
DPV

SuperD.con
BPV3
BPV4
BPV6

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV

GroupE1l.con
HPVl1a
HPV63

Unclass.con
MnPV

cysteine doublet
><-
t?fgir?fq?Il?.?elqll?Cp?Cr?g??rhggs

T?fgiR?fq?IL?.?2?Igll.CP?CR?gnc?hgg?
-Q----TL-DI-I.EE----.--E--.---N---V
-D----TL-N--1.EE----.--E--.---K---S
-E-A--S--Q--1.DE----.--D--.---K---S
-Q-A--T--N--F.EE----.--E--.---K---S
-E-AL-T--N--F.EQ----.--E--.---K---S
-E----A--Q--T.GD----.--D--.---K-D-S
-E----A--Q--T.GD----.--E--.---E---S
-NR---T--E--T.GD----.--E--.---K---F
-DT---TL-D--1.SD----.--E--.---K---F
-DS---T--E--F.RD----.--E--.---K---S
-Q----GL-D--L.EEVVI-.--D--NSDLQ---Q
-P----SQ-D--L.EEVK-V.--G--.EKLR-V
-HA---SQEE--L.GEV--V.--N--.EKLR-D
-PI---SQEE--L.GEV--V.--N--.-KLR-D
-NL---AQ-E--L.GDI--V.--E--.-RLR-E
-LS---D--TS-L.GPVK--.--T--.EEIRN-RR
-D----S--AS-L.ENVK-V.--A-- EDIRN-RR
-DA---NL-DC-L.GDVR--.--T--.EDIRN--R
-DAA--S--E--L.EE--F-.--Q--.EEIRN--R

te?g?r?leqLl?.?e???f?C??Csr?L?RnGRs
A-L-L-T-----V.EGKLT-C-TA-A-S-N----
V-F-L-A----IV.DGKLT-C-TT-A-T-.----
--F-I-CF----L.K-LCL-.-PA---Q-P-----
-DAAI-VF-C--Q.S-FSFL.-LK--KE-L----T
-PSAVIT-R---L.Q-VFLT.-LR---S-F-H---

cysteine doublet
><-
sstt?L???hLLn.sDLD?L.C?rCEsre?HGKR

?ST?LLGFEHLLN.SDLDLL.CPRCESRERHGKR

--S
S

G-T —

222TILTLQ?LL?.?DLDFL.CS?CE???G
SSA-<----N--L.K----.--T--TNH-
TCS-----Q--T.E----.~-F--AKN-

cysteine doublet
T
SpdGIhQLgQLLI?D?IsIL.Ca?CSrevicNRRPQRNGp
-------- H----.-Cl---.--N-----Y S---------

SR, ¥ Y N s

cysteine doublet
T
?2?72ir?L??IL1.?SI??2v?Cp?C???2?2qrq???HRQWQ
SNTG--N-QA--V.N-HLDLA-HA-VEQNGV-GLR-----
QKEDL-V-QVT--..--SL-.-TT-VQTAKLDHGG
APEA--T-NR--S.A--SL-.--E-CN

D?S????LEELLL.?SL?IV.CPLC????QR?
-H-AIRQ-----.R--N--.---TL..--Q
L-TLTR-----=.G-R--.~-—-AIRH--H

cysteine doublet
><-

QAHQIRGLEHLLL.DGLRVI.CPRCNQKNGRS

-e7-7
OCT 95

E7 Protein Alignment

68

79
102
102
102
101
38
103
102
103
103
103
96

95
94
93
100
97
100
103

60
100
98
93
93
96

81

119
127
127

48
102
102

91
98
98
100

78
145
97
94

50
93
88

96
96



E7 Nucleotide Alignment

SuperA.con  ATGCTACATGTGTCACAAACCACTGGTAAAGGAAGAGAAGGACAGACACCGCAACGAAAAGCGAAGACTGCA 72
GroupA2.con ATGCTACATGTGTCACAAACCACTGGTAAAGGAAGAGAAGGACAGACACCGCAACGAAAAGCGAAGACTGCA 72
HPV3 72

SuperE.con ATGTATGGTAGGACTGTATTAGCTGTGAGACTAATATACTGTTTG 45

HPV41 45

gooobbobdgodgbbobbobdooguoboboggognoboooobbb
SuperA.con  CAAAATATCTGGTCATTGGAGGGGGAGCTGTCAGTACTGCTGGTCACGATGcatGGa?a????cc?ac??T? 135

HPV54 e A-TGTGG-T--AA-T 24
GroupAl.con ATGCGTGGA?A??C?CC?AC?CTA 18
HPV32 e A-CG-A--A--G--- 24
HPV42 e G-GA-G--T--C--- 24
GroupA2.con CAAAATATCTGGTCATTGGAGGGGGAGCTGTCAGTACTGCTGGTCACGATGCACGGtCCYcAtCCCAC?gTA 143
HPV3 GA-- 144
HPV28 e A--- 24
HPVIO e A--- 24
HPvVv29 e T--G--AA-G-----G--- 24
GroupA3.con ATGCACGGCCAGGTGGCAACCATA 24
HPVEL e 24
GroupA4.con ATGCAcGGcaacCGaCCCAGCCTc 24
HPV2a e 24
HPV27 e C--mmm e 24
HPVS?7 e T--AG-A--C-------- T 24
GroupA5.con ATGC?TGG?AA??TA????A??T? 13
HPV26 ----A---A--CA--ATTA-TA-T 24
HPV51 ----G---T--TG--CCAC-AT-A 24
GroupA6.con ATGCA?GGTAAaGTACCAACQCT? 22
HPV3O e C--mm - A----TA-T 24
HPV53 e C-----C--------, A--T 24
HPV56 ---G 24
HPV6G6 e Tommmmmm - T-G 24
GroupA7.con ATGCaTGGACCaaag?caACatTg 23
HPV e T---G-------- 24
HPV45 -----------CCG-GA----C-- 24
HPV39 -G C-C--C--- 24
HPV68ME180 e C-C--CG-- 24
HPV70 CG-C-G 24
HPVS9 e AG-----C-T 24
GroupA8.con ATGCATGGAGAAAGGCCAACGCTC 24
HPV? e 24
HPV40 e 24

E6 end for RhPV1 <-
GroupA9.con ATGcgtGGaga?AaacCtAC?tT? 21
HPV16 -—-A---- T-C------ A--G 24
HPV35h ----A------A-T-A----A--G 24
HPV3L e A-C---—-- G--G 24
HPV52 e C---G-A--TA-A 24
HPV33 ---A-A---C-C--G--A--G--A 24
HPV58 ---A-A---A-C--C--A--GC-A 24
RhPV1 ---AT---GCCT-------- CC-C 24
GroupA10.con ATGCATGGAAaataT?cTACCtTa 23
HPVGD e G-C--GT----C-- 24
HPV11 ----------G-CT-GT----C-- 24
HPV44 -mmmmee- G- Ao 24
HPV55 ----C---C------- G 24
HPV13 24
PCPV1 24
GroupAll.con ATGCATGGAAAAAAACCAAGTGTG 24
HPV34 e 24
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SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV
DPV

SuperD.con
BPV3
BPV4
BPV6

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV

GroupE1l.con
HPVla
HPV63

Unclass.con
MnPV

E7 Nucleotide Alignment

ATGAttGG?aaagaggc?Ac??T? 19
E6 end for HPV15, HPV17, HPV9, HPV49 <- E2 binding site
E6 end for HPV5, HPV19, HPV25, HPV47, HPV12, HPV8 <- in HPV9 ->
ATGATtGGtAAagAgGtcACc??Tg 22
----------------- G-TAT-- 24

- e Tm— AT-- 24

- —AT-- 24

- ~AT-- 24

- --CG-- 24

- --CG-- 24
----- --CG-- 24
----- (O g c 24
-------------------- TG-- 24
------ YN, To %Y 24
we-G---A-CT--TA-A 24
we-Go--A-CT--AA-A 24
we-Go---A-CT--AA-A 24
we-G---A-CT--TA-A 24
«+-G---C-A-CT--TC-- 24
«+-G---C-A-CT--TC-T 24
-------- G---C-A-CT--TC-T 24
-------- Gr----A--T--AA-A 24

E6 end for HPV4, HPVE5 <-
ATGAg?GGagat?agcC?ActgTT 21
----- A----CAGC---C--G--- 24
----- A----CAGCA--C-GG--- 24
-=---G------A--G-T---A-- 24
-----G--T---A-A--A---A-- 24
----TT--TA--C----T-A---- 24

ATGatggtTcaagGtCC???TACcca?agA 26

E6 end for BPV1, BPV2 <-
ATGGTTCAAGGTCCAA?TACCCATAGA 26
A 27
C 27

ATG????2?2T???2?G?CCCC?TAC???G??A 14
ATGGT-CACG-C----G---AAA-AA- 27
---GCATG-GCTC-G----T---CGG-CG- 30

ATGAAGGGCCAGaaCgTGACtTTg 24
24

24
------------- G-A---T--- 24

E6 end for COPV <-

CTGTATTGTATTGCTGTAATCGTGCGTAAATTGCTATACCCTGTAATAATGat?GG??aaa??ccaaa?cT? 110

GA--GA-T-GTGTTG-C--G 117

----- T--GC--TGCG---CC--T 24
----- A--CAG--CT--T--G--T 24
ATGGTGGG?GA???GCCA????TA 16
-------- C--AAT----GCAC-- 24
-------- A--GCA----AATA-- 24
ATGATAGGACCTGACACCACGCGC 24
------------------------ 24
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E7 Nucleotide Alignment

SuperA.con ... ?aagA~?attgt?tTagat?tg?aacc??a??c?g???2t??2????27?2?2??2?22??2???2??????7?gac 163
HPV54 ... G-G--T--A--CC-T---T-AA----A...GAACCGT-T....ccoverrrrrrrnrene 63

degenerate E2 binding
E6 end for HPV42 <- site in HPV32 ->
GroupAl.con ... AAGGACATT?TTTTGT?TGAC?T?CCAACG????2??2?2?2?2?2?2??2?TG?GA?ACACC?????TTGAC 58
HPV32 90
HPV42

GroupA2.con ... AAAGATATaGAATTGagTCTTGCACCAGAGGacgTC......ccocvcvvieiiiies CCt 182
HPV3 L.
HPV28 ...
HPV1O ... C

HPV29 ... Temmees GA

GroupA3.con ... AAGGACATAGTCCTTGAAGAGCGTCCT...GAGGTGGTT......ooevviiiiee GAC 63
HPVB1  smsememmmmeem e oo s --- 63

E6 end for HPV2a, HPV27, HPV57 <-
GroupA4.con ...... gaGGACATtACACTAATATTGGAaGAAATACCCGAAATTgTT ..................... GAC 69
HPV2a ... A T 69
HPV27 ... -C T 69
HPVS57 L C 69

GroupA5.con ? PTA?T??AT?T?2?27?7 7 ?7C7 GAC 41
HPV26 .
HPV51

GroupA6.con
HPV30

58

degenerate E2 binding
site in HPV45 ->
GroupA7.con ... caaGAaATTGTaTTagAtTTa'?atCCa”acAATgAaatagagccggtt ............... GAC 72
HPV18 - C---m--- GC-----G-G--CC-A-------- T... 72
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

72

E6 end for HPV7, HPV40 <-
GroupA8.con ...... GGAGACAT?GTGTTA?AC?TGCA?CC?GAACC?GTA.....cvieiieiiiiees ?GT 56
HPV7 63
HPV40 63

degenerate E2 binding site
in HPV35h, HPV31, RhPV1 ->
E2 binding site
->in RhPV1 <-
GroupA9.con ...... ?aaGA?taTgT?tTAGATtTgcAaCCtga??CAact???????????%..............GAc 55
HPV16 63
HPV35h 63
HPV31 63
HPV52 63
HPV33
HPV58
RhPV1 - ATTTC--CAACCGCAACCGGTC........coc... 75

E2 binding site
in HPV6b, HPV11l ->
<- E6 end for HPV6b, HPV11, HPV13 PCPV1
GroupA10.con ...... AAGGA?ATIGTHHTAgA?CTg?atCCTCCtGACCCTGTA. ..o GG? 61
HPVEb - To-mm-Ammo=CormCoA - A e -G 66

HPV11
HPV44
HPV55
HPV13 " .
PCPV1I - C-----G-----C--AAG--.. ===, -T 63

S Y.\ S o S X c S—
—-A C-G--G-A . -C 66
A GG

degenerate E2 binding

site in HPV34 ->
GroupAll.con ... CAGGACATTGTGTTAGATCTGAAACCAACGACCGAGACT ....cevveiirireiene GAC 66
HPV34 e 66
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E7 Nucleotide Alignment

SuperB.con ?????7c?aGAtaTtgttcT?gAg?t?a?tgag?t??????????2gt?c??cc??tt???.........0ac 52

degenerate E2 binding
site in HPV37, HPV9 ->

E2 binding site degenerate E2 binding site
in HPV9 <- ->in HPV8 <-
GroupBl.con ...... caaGAtaTtgt’>cT’>gAg’?t’?a’>tgagct’>cagcctga’?gt’>caaccagtt’?’7’> v GAC 68
HPV19 cerrammmes C-----AT-A--AT-A-G----T-G-------- G--A--------- 78
HPV25 . --T--ACAT-A---T-A-G---AT-G-------- G--A--- 78
HPV20 . ----G--G---T-A-A---AT-G-------- G--T---- 78
HPV21T - T--G---T-A-A---AT-G-------- G--A--m 78
HPV14d ... 0
HPVS L. ---------A-T--G---C-C-G----G-G-----C--A--G-T--—--............ 78
HPV36 --m--me--T--G---C-C-G----G-G--------A--A-T-------.. 78
HPV47 -----T--G---T-A-G----G-T--A-----A--AT T------- 78
HPV12 correim=====-T--ACCT-G---C-T-G G A--GTT . . 78
HPV8 . --T----GT-GA--T-A-G----A-A--A-----A--GTT------- . 78
HPV24 cerreim====C----CT-A---T-G-C-----CA-—-A--.. .- T 66
HPV15S L. -C------A--G--T---C-GCAA-----T... 69
HPV17 ... -C------A--G--T---C-GCAAC----T......... 69
HPV37 .. -C---A--A--G--T---C-GCAA----T......... - 72
HPV9 L. -C---GG-G--T--A--AC-GCAA-----T......... 72
HPVvV22 ... TGT-----A--T--T--A......-——-- T
HPV23 ... -GT-----A--T--T--A
HPV38 ... -GT-----A--T--T--A
HPVv49 ... - - . 66
GroupB2.con ’??????cctGAt'?TtaatTTaGAa’?'?’?'???GAgtT?GTtTTgCCtgt'? Aac 57
HPV4 69
HPV65 - - . 69
HPV48
HPV50
HPV60 69
SuperC.con ... aac?Tg???g?tt??????CA??7cc?tTg???aT?tTaa?t??????G?ag?caca?ctac?agg 62
3 sj for BPV1 V
E2 binding site

3 sj for BPV1 V 3 sj for BPV1 V in BPV2 ->
GroupCl.con ...... AACTTGGATGATTCACCTGCAGGACCGTTGCTGATTTTAAGTCCATGTGCAGGCACACCTACCAGG 92
BPVLI 93
BPV2 L 93

E6 end for DPV <-
E6 end for EEPV <-

GroupC2.con .....?2?2?2CT?CCG?C??ATGAATCACCT??C?T?ACA?TG?T??T?GAGCCAGT??C????G???2?A??? 51
EEPV .. CAC--G---C-GT----------- CC-C-C---C--C-CC-A-------- TG-TCCG-TGCA-CAG 93
bpv L ACG--A---G-TG----------- TG-T-A---T--A-TT-G-------- CT-GGGA-AAGC-GCC 96
SuperD.con 68
BPV3
BPV4
BPV6
SuperE.con 134
HPV41 162
COPV AC-—AG...CAG--G--GCCGATA.. 63
CRPV - -GT-A-...ACTG-T--AGCGCTT 63
GroupEl.con .....2?2GA??TGGT???TCAA???GAACCAAGCGTCCTAGAT?TA.....ccivrieie ?AT 48
HPVl1a AAG--CC----TCT----CTT------------m--=-- T-- .G-- 69
HPV63  .....GGT--TT----GAG----GAA-------------=--=-C-.rrrrrrreen A-- 69
Unclass.con .....TGTCTCACCGGCGAAACTCCTGACTCG.......cccvrvirvieiiierieniens GTC 54
MnPV 54
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E7 Nucleotide Alignment

SuperA.con
HPV54

ctaca?TGc?atGagcaaTTa???????????????gacagctcaga?ga?ga?ga????gatgaa?t?gac 209
1

degenerate E2 binding
site in HPV32 <-

80

GroupAl.con CTGTATTG?TATGAACAATT?...cccvveueee. GACA?CTCAGATGAAGATGA???2??2?2?22?272?2727... 96
HPV32 TGAAGACGATGAC... 144
HPV42 114
GroupA2.con gta?tATGCAATGIGCAATTA..............222?22?22?2GATGAAGAaGAITaTA?A?ATG??GtG 225
HPV3 -C-Commmm e ---T--G----T-A---CT--- 231
HPV28 =Gl AT C-A---TG-A- 111
HPV10 R O YT e C-G---CG--- 108
HPV29 T--Gommmm - A GACAGCTCA------------- G--T-G---TT--- 120
GroupA3.con CTACATTGCAATGAGCAGTTA............ TTAGACAGCTCAGAGTCAGAGGAGGAGGATAGTGTGCGT
HPV6lL s 123
GroupAd.con CTACATTGCGACGAGCAATTT............... GACAgCTCAGAAGAAGAgAaTAACCATCAACTGACA 126
HPV2a = e 126
HPV27 126
HPV57 T-C----T 126
GroupA5.con  ?T?C??TGCTACGA?CAATT???2?2?22?22??2?2?????GACAGCTCAGA?GAG???.....GATGAA??AGAT
HPV26 C-A-GC-------- A-----GGACTATGAACAAT T T----------- T eimmem AC---- 129
HPV51 T-G-AA-------- G--Toeieeressim | G---GAG......-——--- GT---- 117
GroupA6.con CT?CAaTGCaATGAGCAATTG.............. ?ACAGCTCAGAGGAtGAGGATGAGGATGAAgTAGAC 113
HPV30 A 123
HPV53 123
HPV56 123
HPV66 A----- 123

degenerate E2 binding

site in HPV45 <-
GroupA7.con CTtgTaTGtcACGAGCAATTAgga. GA?gatGAaAaaGAtgAAcccGAcC 124
HPV18 ---C-mmmm e A-C -ATA--T 126
HPV45 -----G-A--T 129
HPV39 129
HPV68ME180 129
HPV70 A T -C A C--mmmmmem - 129
HPV59 --CTCC--G--T--AA--GAT--A 126
GroupA8.con ?TAA??TGCAACGAGCAATTA.......cee. GACAGCTCAGACTCAGAAGATGACCATGAACA?GAC 109
HPV7 TG T A--- 120
HPV40 C---AC--—-—- e G--- 120

degenerate E2 binding site
<- in HPV35h, HPV31l, RhPV1
GroupA9.con GACAGCTCAGA?GAgGAgGALt??????9???T?GAC 103
HPV16 117
HPV35h 120
HPV31 117
HPV52 123
HPV33 117
HPV58 120
RhPV1 129
E2 binding site
<- in HPV6b, HPV11

GroupAl10.con cTACATTGCaATGAGCAATTA???............ GACAGCTCA???GAaGAtGAGGTGGA?gAactaGeC 114
HPVEb T T -GT AL e C---G-G-A- 123
HPV11 cppmmm e eee CA-GG-G-A- 123
HPV44 T 120
HPV55 T 120
HPV13 B O C----A---- 117
PCPV1 T----A---- 120

degenerate E2 binding

site in HPV34 <-
GroupAll.con CTTACATGTTACGAGTCATTA............... GACAACTCA...GAGGATGAG...GATGAAACAGAC 117
HPV34 e 117
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E7 Nucleotide Alignment

SuperB.con cTgctttgtgA?GAggagtT?cc??a?ga??????????????a?ga?acagaggaggag???9???????? 92

degenerate E2 binding
site in HPV37, HPV9 <-
GroupBl.con cTGc?tTGtgA?GAggAgtTacc??a?ga?????????????cagga?acagaggaggagc??ga??????? 112
HPV19 A 38

HPV25 G--GGCT--GCAT...

HPV20 ---GA-C--GCAG..

HPV21
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23 120

HPV38 GAGG-TATTGA--CATCA-T-GTA--GGAGGAG 129
HPV49 ----AA--CT-C---A-TC--A-AGCT--AGCGCCAGCTGAA--A--GTTG----CA---GAG--GCTTATC 138

GroupB2.con cTgcT?agTGA?GAgg??tTg...............2?222°2?2?2?27????gaa?c?gaTGa?a?t?CaGAggag 93
HPV4 e G-----G----TC---........ ...CAATCTTCAGAT--TGAGT----G-T-A-------- 126
HPVE5 - G-----G----TC---.. CAACCTTCAGAT--TGAGTC---GGC-C-------- 126
HPV48 T-AA-TTC---C---TCA---.. ...TC-C-A----CT-C-G-------- 108

HPV50 T----T-----C--ATCTA-T.... ~=-A-T-----C-TAG----ATCT 108

HPV60 -=TT-AGC---T----AG--....oeeiiiieeieee e TC-C-C----GTGA-C-T------ 114

SuperC.con actcc??c?gcacC?gatgcaccggAtttc???cttccg???cat?tCgge???c?t?????2??2?2?2722?2??7 104

129
129

E2 binding site

in BPV2 <-
GroupCl.con ??TCCTGCAGCACCTGATGCACC?GATTTCAGACTTCCGTGCCATTTCGGCCGTCCTACTAGGAAGCGAGGT 161
BPV1 TC T 165
BPV2 GT C 165

GroupC2.con A????CA?T????CA????72??2?2G?A????CCT???2?2?2?AAA???C?C???AAA?G?CAC
EEPV -CAGG--T-CAGG--CCGCAGAG-A-GCCA---TCCCAG---GGA-A-AAA---G-A---
DPV -AGAA--G-ACAC--GTCGTTGT-G-TAAG---GGA...---CCG-C-CCT---C-C---

SuperD.con ...GaAACTGAGGAaGT?GACtgtCCtg?CcC?TtT
BPV3
BPV4
BPV6

123

SuperE.con ?t??a?tgtta?Gagga??tacc????.........77°272a%t??ga?gatGAggatgag??gga??agcaa 174
HPV41 GCAGTGCA--CA-G---GCAT.....coevverieene -CT--T------- G----AGC--GG--G-G 213
COPV T-GC-A--C--T--AC-AT----A..... TCG-CT--C--G-----G---GA---GG---C- 120
CRPV C-GC-T--CG-C--A-CAT--GAG............... A-T-TAAGT-----T------ GA---TC-T--- 120

GroupEl.con ??????TGTTA?GAGGA??T?CCT?CT 74
HPVla CTTTAT-----C-----GG-G---C--.........
HPV63 - T-----TA-A---G--......... --G--GGAG---TCT--A-AT

Unclass.con AGCCTGTATTGTCACGAAGTTCTC
Y=V ——

105
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E7 Nucleotide Alignment

HPV54 .. ACAC-A-CT-ACAA---A--A. ... 138

GIOUPAL.CON v CAA?C?222AAACAGGACATACA?CGT............... 117
HPV32 :
HPV42

GroupA2.con ............ GAACCAGCACAACAAGCG.......cceeiiiriieeeeeiiieeee e 243
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con GAGCAACTTGTTGAACAAGCACAGCAGGCC.......coccoiviiiiieiiiie i 153
HPVB1l e 153

GroupA4d.con ............ GAACCAGCTGTGCAGGCC......ccoeciiieiiinieceiee e, 144
HPV2a .. Armmmmmme 144

HPV27
HPV57

GroupA5.con AATATGCGTGACCAG............... ???2C??G??AGAC??GCTGGACA?G????GTGT......... 114
HPV26 e -AG-CC----AA-------- A-AAGT----......... 174
HPV51 e CTA-CA-AA----GG-------- G-CTAC-—--......... 165

GroupA6.con cATtTgCaGgAGC?G............ CCACAGCAAGCTAGACaaG?tgAACAACAT?c?TGT......... 160
HPV30 A--—--A---A---A- AA C-Toms 174

HPV53 ---C A-... 174

HPV56 - G 174

HPV66 - T-----G-ies C 174

SuperA.con ?????7???????7a?c?ag????aca?gc????7c??g??a?ac???a??????2?2?2??2??22?27??7?? 224

GroupA7.con ???gcAGtTaatca?...???caacatcaacTACtAGCcaGACG?G?cGAACCACAQCGT............ 172
R T

HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

180

GroupA8.con CAACTAGACAGCT?ACACA?TAGA?AGCGTGAGCAACCCACGCAACAGGAC?TGCAAGTAAATTTGCAATCA

HPV7 s C-----A----C T 192
HPV40 e T-----G----G c 192

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con acgCAaGccaCgCAAQg?c?????7?2???AcaCAaCaT?????2??2?2222?2?2?22?2?2?...... 140
HPV6b . 153

HPV11
HPV44
HPV55 . 150

HPV13 . -G------ AGCACACTATTACAATGC...... 162
PCPV1

GroupAll.con ........AGCCATCTAGAAAGACAAGCTGAGCAAGCCTGG . ...cvveeeiiirieeeeaaiiens 150
HPV34
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E7 Nucleotide Alignment

SuperB.con 0a2207282 220 22 2 e 98

GroupBl.con  gaaagaa?C?Ct???. ... 122

HPV19 e TCTG-G... 150

HPV25 --C----CTC-A... 150

HPV20 - GC-T-A.... . 150

HPV21 -----G-C-G-G... 147

HPV5 -----G-T-T-- 147

HPV36 - T-GT-... 144

HPV47 --C---GT-GT-... 147

HPV12 --C--G-CTGTA... . 147

HPV8 - CTGTA e 147

HPV24 e GAG ... 126

HPV15 CG-TTT-TTC--... 129

HPV17 CGTC-T-TAC-A. . 135

HPV37 CCTCAC-T-Comiieee e 132

HPV9 L CCurrren . 132

HPV22 CCTGAGTA-A--CCT ..ttt 144

HPV23 CCTGA-TA-A--CCT.... . 135

HPV38 CC-GC-TA-A-CCCA.. ..ot 144

HPV49 C--G-C-T-Crmaietee e 150

GroupB2.con  GAG??222t2t2tCC 2. e 101

HPV4 ---TCGG-GGT---A. 141

HPV65 --..C-T-T---T........ 138

HPV48 - T-T-G---G....... 120

HPV50 --A..AGG-CA--A... 120

HPV60 “=GAGCAC-A---C...oviiiiiiieietee e 129

SuperC.con A A N N U Y N A A Y i SO cgt?gAgtg 112
GroupCl.con CCC?CTACGCCTCCGCTTTCCTCTCCCGGAAAA?TGTGTGCAACAGGGCCA............ CGTCGAGTG 219
BPV1 A Commmmmrm e 225

BPV2 T G 225
GroUPC2.CON ittt ??7?A?A??? 76

EEPV AAG-A-GTT 162

DPV CGA-G-CAG 162

SuperD.con gC?2tagtaGaagCTOt?. ... 134

BPV3 -T...——-G-—--T 138

BPV4 138

BPV6 141

SuperE.con 2?2 a Y 178
HPV41 GAGCGGG-ACAGG-GCAGCAAGTCCCCACACCCAGGAGAACATTA....iiiiecieeeeee 258
COPV A--GAAA-AAATG T oot 135

CRPV GA-AGAC-GGTGT-CATAGAAAGGCCC......coeiiiiiiienieeiieeiee e 147
GroUPEL.CON  CC7. ittt 76

HPVl1a ST e 135

HPV63 S 114

Unclass.con GAGGCGGCTCCGCCACCGGAACAATACACCTTG....cccccuieiiiiieiieeiieeniee s 138
MNPV e 138
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E7 Nucleotide Alignment

SuperA.con taca?aaT?gtaac????TGttgtaag???... TGt?a?a??acagT?cggcTggt?gT??agagcaca??a 274

HPV54 -TT-AGG-GT---GCCAG---G-AGGTGTG...---TGT-AG-----A-----ATGT--GT-T-----GCAC 207
GroupAl.con TACAGAATA?TGTGTG??TGTACACAG.....TGT?????GTC?GTTAAACT?GTTGT?????GTACAG?? 166
HPV32 G GT------—...... ---GGACG---A-------- T-----CAGTA------ GC 237

HPV42 e C------ TG------...... ---TACAA---T-------- C-----GCAGT------ AG 204

GroupA2.con TATaGgGTgGTaACagtgTGT?CaAAG......TGTAGTtcAcCCACTgCGACTGGTGGTAGAGtGCAGCCcAC 308
HPV3 ---T-T--A--C---------C-G---...... A---T 315

HPV28 e C-----C--—-...... 195

HPV10 - AA---A-—-..... T 192

HPV29 e TT-----A-mm - A--A-mmmmme e A-----G-A 204

GroupA3.con TACAGGGTGGTTACTACCTGTGGCATT.....TGTAAGTGTCCAGTTAGGCTGGTGGTGCAGTGCGGAGAC 219
HPV6lL s 219

GroupAd.con TACGGGGTGGTAAC?ACCTGCTGAAG......TGcggCAGaaCcGTCCGGCTGGTGGTTGAGTGCGGAcca 209
HPV2a T -T A- 210

HPV27 A C-..... G 210

HPV57 G--G------. -—-CA---T--A--m-mm oo G-G 210

GroupA5.con TACAGAATTGAAGC?C??TGTTG?A?G..... TGT???AGT?TAGT?CA?CT?GC?GTG?A?AGCAGT?GA 164
HPV26 e A-AA-----T-T-......---AAT---A----G--G--A--T---C-G------C-- 240

HPV51T e T-CG-----C-G-......---TCA---G----A--A--G--A---G-A------G-- 231

GroupA6.con TACCTAATIcAC??AC??TGTTGTa?G..... TGTgaGT??gtGGTGCAGTTGG???TTCAGAGTaCcA?A 215
HPV30 A--AC--AG G-......——-- C--CT-C----------- CTG-------- C---C- 240

HPV53 e G-AAC--AG G-...... CGT CTG T-A-C- 240

HPV56 - A---GT--CT------ GA-......--- A---TT ACA A- 240

HPV66 GT--CT A-...... TG ACA A- 240

GroupA7.con CACA?aATtc?GTGTatgTGTTGTAAG.....TGTaAcaaca?AcT?cAgcTagtAGTAGAa?ccTC?c?a 231
HPV18 ---C---GTT----mmmmm - ---G-AGC--G-A-TG-------------- AG---AGC- 240

HPV45 ----A----TT----G-A-- ..=-G--GG--G-A-TG----TAC------ GAG---GGC- 243

HPV39 S TN\ N ' M — J N c S e S— G--A-GG 249
HPV6SME180  ----Cr----A-----Cr--- w-CT--G-Acmmee ~-G-G-G-GG 252

HPV70 SN N N— ~T-CT-C-+-G--CTormee-Ge-A-A- 249

HPV59 Yo'y [HIN ¢ S — 3 P o7 N —— A--G-A- 246

GroupA8.con TTTAAA?TAGTAAC?C??TGTGTATTT.....TGTCA?TGTTT?GT?CGC?TAG?AGT?CATTGT?C???? 228
HPV? e YNy, S weee-ComeeAe-Too-Con-To-Coo-A-TGCT 258

HPV40 e [CHN, ¥ e M———— we-Gne-Go-Gon-To--C---G---—-T-CATC 258

GroupA9.con TAcaa?ATtGTaAcct?tTGTtaca??......TGTgacac?aCacTtcGttTgtgtgT?ca?AGcAcaca? 193

HPV16 T-T--G-----G-----C--A--A-------- C 219
HPV35h --T--T----m-- G-CC----GT-AA......-——-- GG-G-----A---C------- A--G-------- C 222
HPV31T - T--C--T----T-----GTCAG.......--A-GT-T A--G A 219
HPV52 ---T-C-----G--A-A----C---GT......----- T-GC-----A--GC-A--CA-T--T-----TGCG 225
HPV33 ---T-C---mm - G----C---CT.....--- A----C---G------- A-----CA-C--T---GCA 219
HPV58 ---T-C-------- T-G-------- CT.......-—-G---C--GG----------- A-CA-C--T---ACA 222
RhPV1 --T-GA-----G-G-GA-------- GC......-—-- G--AGC----GA-GC--GT---GGTT--T-GC--C 264

E2 binding site

in HPV44, HPV55, PCPV1
- <-

GroupA10.con TaCCAAATAgTaACct??TGtgGTa?a......TGTgacaGCAACGTICGgcTGGTIGTG?AgTG?ACAGga 201
HPV6b -T-mmeem- G----GT--CT--GG-...... A C----T----A- 219
HPV11T e C-G----GT--CT--GG-...... C--A G----C----AC 219
HPV44 ACC C-.......--AGTC-G--G--------------- C----C------ 216
HPV55 ACC C-oviim- A--C-G---m--mmmmmm e C----C------ 216
HPV13 e C----G-CC---A---A-.......--TGT-------- C------- G---G----T------ 228
PCPV1I e GT------ CAG...... G--TT G-C--T------ 219
GroupAll.con TACAGAATAGTTACTGATTGCAGCAGA.....TGTCAGTCCACAGTGTGTCTTACCATTGAGAGCACACAC 216
HPV34 e 216

I-E7-16
OCT 95



SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV
DPV

SuperD.con
BPV3
BPV4
BPV6

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV

GroupE1l.con
HPVl1a
HPV63

Unclass.con
MnPV

E7 Nucleotide Alignment

TacaaaaTtgt?gc?cctTGtgg?tgc??????tgtga?gt?aagcTtcg??T ?titgt????GC?ac?ga? 149
TaCAAaaTthtgcacctTGtgg’>tgc??????tgtgaggtcaagcthg’)’?T’>ttth’>’>’?’>GC’>AC’>ga’> 177

------ Grorm-To-Toeeee-Cor.....~~-CA-e-Grorone-CA-C-—-GAAA--C--GC-A 216
------ Grorme-Grmmeene-Tomm.. o Cormnmeneenee-CA-Co-GAAA--C--T--T 216

------ GrorrmeeemeeCosCoom....-CAw-Go-Ac---CA-C---A-AAGC--T--A~-A 216
------ Gror--Awmee-C-Comm..... . --CA-meoemmeee-CA-C----AAAC--T--AC-A 213

~-CA-C---A-AACT--T--A--A 24
~-CA-T----CCAC--C--A-A 219
-C--CG-T-----CCAA-T--A-A 216

T---G-GA--=----G-C--T---AGCTGC--Crerrmrmemmecen CA-T----GAAC--A-AA-C 219
iy GG Y NS ¢ M G MY Ve Vo' | o) o Aumm— C---—-TA-T-----CAAC--A-T--T 219
iy S — G---+-C---AGCTGCr--Crrmmmmeee A--TC-T-----CAAC--A-T-T 219
-------- AA-ACTTTG---C--CG--GGT...---GAAC-CG------AT-A----AGCA--A-AC-G 195
----- Grr-A-TT=-Gor.om.. TT T+ TTC-----AC-TA-A--GGTT--A--TCCA 195
weee-Greme-A-T-Go-C...=.. TTT---GTTCT-----A~-GC-TA---TCTT--A--GC-C 201
weee-Grone-A--T--G--CT-C-TT.....-~--GTTCT--A--A--AC-GA-A--TGTT--A-~-GCCT 198

«-G--C--A--TGGC----T--........-GT-CA-GA----TT-A-AC--GCTT--T--AA-T 195
GAAGC-G-A-A-ACTA-A-TCTC 210
ACAC--T-AAAGC-T-AC--GCTA--C—-A-T 201
T......--A-A-G---AAAAC-A-AC--GTGG--C--C--C 210
CG--GGATGC...-GT-C--GA--G--AG-C--C--GTTA--C--T--C 219

TttagaATaGAcaCctgtTGc?A?a?t..... TGTgaag?t?gtgTaAGa?Ttact?t??ttGCtactga? 157

----GCTG-C-CA----GG-G--AG-CGC---A-----A 186
---C-TTG-C-C--T---C-GTG-TGTG-C--C--C--C 186

195

TAttcTGTGACTGTct?cTGe??agac...... TG?G??AA?gacCTga?aT Tt?cTGtcAa?ACta?Ct?c 166

TA?TCTGTGACTGTCTGCTG?GGA?AC.....TGCGGAAA?GA?CT?AC?TTTGCTGT?AAGAC??GCTC? 274

el T---An-..emmmee A--G--G--T-------- G-----CA----G 291
=-Cemmmmmm e C---C-...oosmmmmmm- G--C--T--A-------- C-----TG----T 291
TAT??TGTGACTGT??C?TGCAA?G??2..... TGTGACAA????CTG?A?TT?T?TG??A?AACT?CC?GC 121
---TC--------- GC-T-----T-GA......-------- AAAC---G-A--T-G--CA-G----T--A-- 228
---AA---eee- TT-C-----C-AC......~------ GCGT---A-C--C-C--TC-A----A--T-- 228
degenerate E2 binding site
->in BPV3 <-
........................ TGTtATGtTTGtGAacAagtctT?CGTTTAGCtgTcGT??CcTCacCa 179
--------------- A-CCC---A C----CT G 186
FRPPTUUUPURURPRREEESE C---C--G------ C-T--mmmmmmme- T--AA-G---A-- 186
........................ ---C T--G C-----TG----G--- 189

TAtgcagT?g?gg?tcc?TGTg??ttt..... TGecgag?aa?tg?T?aG?tT??tctgcg T ?tctga?ca? 228
--CCTG--A-A-AG--AG---CCA---......---C--GCTA-CA-AC-A--TG-A-----AG-AAGCA-C 324
--CAG-A-A-A--C-G-C----GA---......--T-G-A--GG-G-G--G--TT-T--TC-G---C-AA-A 201
-------- GTCC-TG--A—AAGCGC......~TAG-C--ACTA-C--C--CG------C-G--CT-CA 213

TATGC??T?GT?2?T?C?TGTG?2T?2..... TGCGA??A?CTG?T??2G??TGACC??C?T??C?GA?C?? 113
----- TG-C--TGC-T-C----CC-AT......-=-GA-A---G-TC-AT----GT-C-CG-G--T-AC 201
----- AA-T--GCT-C-T--GT-TG......~--~-TC-G---T-AA-GC---~-TG-G-TT-T-C-TG 180

TACCAGGTACTCATTGAGTGTCCTGAG......TGTAATAAGACAATTCGGCTGACGTGCGCGGCACAAGCA 204

...... 204
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E7 Nucleotide Alignment

SuperA.con gc?gacaT?cg????cTaca?cagcTgcT??tg???ggcacactg?a?aT?gtg... TGcCc???cTGtgca 325
HPV54 A-A-G---AA-GGTA--G--GG-A-----TCATCAG-A-G-----C-A--A---...--T--CAC------ T 276
GroupAl.con GCGGACATA??A?A?CTGCA?CAGATGCTT?TG...G?CACACTGG??ATTGTG...TGTCC?TTGTGTGCC 222
HPV32 e CA-C-G-----T--------- C--..-A---- GC------ coemmmm Ao 303
HPV42 e AG-A-C-----A T--...-G AT------ L e 270
GroupA2.con GCAGATATAAGGGCatT?gAgcAGCTcCT?cT?...gGCACA?TGA?GgTcGTG...TGICCICGCTGCGtG 369
HPV3 C-- T--G--G...------ C---C---T---...---—-C--------- 381
HPV28 G GT-G...------ C---C------- R O 261
HPV10 e C-G--A-----G--A--A...------ T---A-C---—- - - 258
HPV29 CC--G A--A...Co---T---A-A---- . - T-C- 270
GroupA3.con GCAGACCTGAAGGTGCTACATGAACTACTGCTG...GGCGACTTGTCCATAGTG...TGTCCTGGCTGCGCA 285
HPV61 285
GroupA4.con GcaGACaTAAGagAtCTGGAaCAGCTGTchTG .AAJACGCTGACICTAGTG...TGCCCcCaCTGCGc? 274
HPV2a - C Tom oo T C 276
HPV27 -A T---... A------- G 276
HPV57 -G GC G o T-=-T----CA---—- . - G-----TA 276

degenerate E2 binding site

->in HPV51<-

GroupA5.con  ?A?A?C?TTCG?GT??T??AGCAGATGTTAATG...G??GA??T???C?TGGT?..TGCC?????TGTGC? 206
HPV26 C-G-A-G----A--GC-GG-------------- ...-AA--CG-GTC-T----G...----ATCAG-----T 306
HPV51 G-C-C-C----C--TG-AC-------------- ...-GC--AC-AAG-C----T...----CGTGT-----G 297
GroupA6.con ?AgGAgCTgCGTgttgTACAACAG?TGCTTATG...GG?gC?tT?????Ta??G...TGcCC?CTcTGCGCA 269
HPV30 A CCC A ..--C--AC-GGAGC--GT-... 306
HPV53 A-A A--T AA .--CA-AG-GGAGC-TGT-... 306
HPV56 G----C C ...m-T--G--AACAG--AC-...
HPV66 G A-----G C ...m-T--G--AACAG--AC-...
GroupA7.con GAg?accTgcGa?cacTacagCaGCTGTTTaTG...gacaCacT?tccTTTGTG... TGTCCgTgGTGTGCA 294
HPV18 -CG----T---G--T-C------------ C--...A-—--C--G 306
HPV45 309
HPV39 315
HPV68ME180 318
HPV70 315
HPV59 312
GroupA8.con ACTGATATAA??CAG?T?CA?CAGTTGCTGATG...GGCACA?TA?ATATAGTG...TGCCCCAACTGTGCA 287
HPV7 . . 324
HPV40 324
GroupA9.con a??GAc?TaCGtac??TacAggA?cTgcT?aTG...GGCaCatttg?aaTtGTG...TGcCCcagCTGT?c? 249
HPV16 GTA---A-T-----TT-GG-A--C---T-A---...------ C-A-G------- crammmmes T----T-T 285
HPV35h -TT---A------ AAT-GG-A--TT-AT-A---.. ---G-----T-A 288
HPV31 GTA--TA-T--C-TAT-G--A--G---T-A---... 285
HPV52 -CG---C-T-----TC-----C-AA----GT--...-------- 288
HPV33 -GT---C----A--CA-----C-A--A--T--- 285
HPV58 -CC---G----A--CC-----C-G-----T---... 288
RhPV1 GAA--GT-----GTGC--G----C-----G 330
GroupA10.con acaGACATcc?acA?cTaCA?aagCTicTGCTG...GGc?CacT?aAtATagTG... TGICC??TgTGtGCa 260
HPV6b e AG-G-AG-G--AC-------- T--...--AA----A--C------ ...-——-CA-C--C--- 285
HPV11 GG------- AG---A-----AG-C---T-----...---A-—--A-----T---. . .- CA-C--C--- 285
HPV44 i T T----GG-----T--. - -- TG G 282
HPV55 o= TT----GG-A---C--...-----TG------- G 282
HPV13 C-T-----T-ACG-C----- CG-C--A ------ m-A-G--G w-C--TT 294
PCPV1 T-G-----T-A---C-----C-----G - T--T-A oem-C--CT------- T 285
GroupAll.con GCTGACCTATTAGTGTTAGAAGACCTGCTTATG...GGTGCACTAAAAATTGTG...TGCCCCAACTGTTCC 282
HPV34 282
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SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV
DPV

SuperD.con
BPV3
BPV4
BPV6

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV

GroupE1l.con
HPVl1a
HPV63

Unclass.con
MnPV

E7 Nucleotide Alignment

tttGg?aTtagaac?tt?caaga?ct?cTg?t?...gaagaa?tgcagctg?tg???TGtcc?gagTG?cg? 203
tttGg?aTtaGaac?tt?cAaga?ct?cTg?t?.. ggaga’VJTgcagch’?Tg .TGtCC?gagTGtcG? 231

----- T--ene-CC-A--G--CA-C---A-T...-A~-AT .- C--Ge--C--T 282
--AC-A---A-C--T--AAT... 282
«-GC--T---C-AT-G---A-T... 282

NS p— A--T--GA-T--G---T-T... 279

«+-CTC-----C--C--GA-C--GT-AT-T... 90

weeTeeee-G-T-C---C-G--A---ACC...----TC 285

< e-Co-C-G-A-T-~-C-GT-G---ACC. ..~ T-CCoerrmr-TCov. woereCrerrers T 282
CG---C--C--G--A--T--G--A--TT--ACT...--T--TC-----~-CC-C...--C--A-----C--T 285
AC---C----G--CC-A--G--C--G---A-C...A-T--CCrr------ C--...-C—-A---C--T 285
-CG--T--C--G--C--T----AT-G---T-C...A---CC-A-----TC-...<----T----C--C 285
----- A--AC-TGGCC-G-----CT-A---C-A...-A~-GG--GTCA-TT--...----C--C--C--T 261
----- A---C-CT-ACAA----CT-AT-AT-G...-A--AG-TA--T--G--.
GC---A---C-TT-ACAAG-G--G--TT-AT-A...~-T--AG-A---T--G--...
Ac--Ac----T-ACAAG---G--AT-AC-T...--T--AG-------- G-T..
-A--A--C--G-GCAA--G--A--TT--C-G...--T--TA-A--A--G--...

267

-C---A---C-CGAC--T---ACATCT--AC-T...~--CCTG-AA-A--TT--...~---CACC--—--A 276
----- A---C-CT-G--C----CATCTT--C-A...-A-A-CG--A-----G--...<-=--T-CC--—-A 267
GC---G---C-G-ATC-G-----TTGTT--C-G...~-C--CG-AAG---TC--...---CACC---A 276
GC--CT-----GT--C----A--G--TC-G...-AG--AC----AT-CT--...----TC---=-T 285

tttGga?Tacg??c?tTtga?caaCT??T?ct?...?aaGaa?tgtt??tgttt???TGt?ctacgTGcetCe 209
C-C---C----GA-C--G--A-----TC-TG-A...G---G-AA-C-GAC----TGC--CA-CG-T--TG-A 276
------ C-T--AG-G--G--A-----CA-AG-G...G-C-G-AA-C-GAC----TGC---A----T--TG-A 273

------ A----TTGT----G---GT-A~G...A=-=-GC-T-GTT-A---...<--C-Grrreme 252
GCA-CTA-C--TGTG---~-GTGC--TC-T-AA...TC---T-T-CTT-TC-G...-~-CT--Ac------ 252
-C--CTG--ATAA-TC--CGT-----AT-G--T...C-----G----CC--ACC...~--TTG-Gr------ 261

ac?aCcaTgcT???7c?Tg?AacAcCTc?T?aac...t?2aGA??T?GAc?Tc?TG...TGt?Ctcg?TG?GA? 214
ACG?CC?TGCT?GG?TT?GAACACCT?TTAAAC...TCAGATTT?GACCT?TTG...TGTCC?CGTTG?GAA 330

-T-Coe-T--A--T § — Acw--CoomopeeoAemeeToee 357
SNy S ¢ Y o S g S N — Ge----Gror.pee-Cren-Come 357
2?2CAC?AT??T?AC?CTGCA??A?CTCCTG???...2A?GACCT?GA?TTCCTG...TG?TCT??CTG?GAG 166
GC---C--CT-A~-G----AA-C------CTG...A-A-----A--Cr--ees .. ~-C---AC--C--- 294
AG---A--AC-C--C-----GC-A-----ACA...G-Gr----G--Toreemm, =T TT--Tooe 204

GACGGgAT’7Ca'[CAACTGCAgCAACTgCTGITg'7’7'7GACI’7CCTCTC’7tTaCTG .TGTgCAa?cTGCTCt 241
T

???gc?aT?ag????cTg?Agg?act?cTg?t?...?2??tc?ct?a?c?tcgTg???TGeecc??gTGtg?c 270
ACT-GG--AC-GAAT--AC---C---C---G-C...AACAGT-ACCTTGA-C-CGCT--T-A-GCC----T- 393
GAG-ATC-GC-TGTG---C---TCACTT--C-G......AGC--C-G-C-G---...---A--ACC----TG 264
GAA--C--A--AACCT--A-TCG---G--ATCC...GCA--G--TTC-C-G---...-----GGA----TGT 279
?2?2?2?C??TTA??C??CTGGAGGA?CT?CT??T?...2G?TC??TGA??ATCGTG...TG?CC?CTGTG??CC 154
AGCG-CA---GA-AG-------- A--C--TC-G...C-A--TT---AC------ ...m-C--A-----CA-- 267
TCTA-TC---CG-GT-------- G--G--GT-A...G-C--AC---GG------ oim-T--C-----TG-- 246

CACCAGATCCGTGGGCTAGAACATCTACTGCTT...GACGGGCTAAGAGTGATC...TGTCCGCGGTGTAAC 270

270
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E7 Nucleotide Alignment

SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

2c2?2722722?TAa
T-ACGACTA. .-

2GCGTGGAGT?A
 p— G-
[oR— A-

TAA

TAA

TAG

2CAag???aTAA
A----GCGG---
A----GCG---
T--—-TAAC--
T--TCTAA----

aC????aacCAgTAA
T-C...C-G------

~-GGAA-C---mm-

???agac?a???TAA
CAG-A--C-...---
CAG---GC-...---
ACT----TG...---
GCAC-G-T-...---

AGC---GTG...---
CCaaAaacc...TAA

AGACGCCTA..TAA
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329
288

232
315
282

372
384
264
261
273

288
288

277
279
279
279

209
315
306

277
318
318
318
318

305
318
321
330
333
330
324

298
336
336

257
297
300
297
300
294
297
342

272
297
297
294
294
306
297

294
294



SuperB.con ???gg?aac??ccgacATGgcgGAtccTAA

El start ->
GroupBl.con ?7?7?gg?aactgc?a?cATGgcgGALt?cTAA
HPV19 corr- G- A-T-------- GT----
HPV25 o= G- --A-A-- - C----

HPV20 com= G- A-A-m o= Ce-

HPV21 oA A Ao Cee-

HPV14d

HPV5

HPV36

HPV47

HPV12

HPV8 ) P A-A---mmmmne CA---

HPV24 AACA-CG-TCTGC-G--------- CAA---
HPV15 ...-AG--GCTTCGC----T-T--

HPV17 ...-AG--GCTTCGC----A-T--

HPV37 ..-G--GCTTCGC----A-T--

HPV9 ....-C-GACTTCGC----AGT--
HPV22 ...-AAG-GATTCGCA----AC--CGA---
HPV23 ...-AAG--ATTCGCA----AC--CGA---
HPV38 ...-AAG--ATTCGCA-------- CGA---
HPV49 GAA-AA... ATTCGGA-------- CGA---

E1l start for HPV4, HPV6E5 ->
GroupB2.con AgA???cTt???cGaaATGGCAGAtcaTAA

HPV4 <--AGT---AACA-------m- A-
HPV65 ~-ACCT-A... A

HPV48 N oYY N o' o M o S—
HPV50 -A-GAAT-GCTA---------A-T---
HPV60 - TCC--TTT-Cormmmeeee C--

SuperC.con tC???cgA??Gt?a?GGCAAACGATAA

E1l start for BPV1, BPV2 ->
GroupCl.con TCTCGCGAGCGTCATGGCAAACGATAA
BPV1 --
BPV2

-> E1 start for EEPV, DPV
GroupC2.con ?CCAA??ATGG?T?A
EEPV A----CC----C-G-
DPV G----GA----A-A-

E1l start for BPV4 ->
SuperD.con AgAgAaGtgTtICTgTAACCGCAGACCccAaCGaAATGGACCCTAA
BPV3 -----G--C-A--C
BPV4 -A-C G-G
BPV6 e O A-----C------ T-----

E1l start for HPV4l -> -> E1 start for COPV
SuperE.con ?a?????accagc?acA?ta???C?G??A?CGGCAATGGCAATGA

HPV41 G-GCAGA-TGGCGTC--GGGTCT-A-AC-C---------------
COPV C-GACCGC-A---TTG-CC-TGG-G-CT-G
CRPV A-CTGA
GroupEl.con ?T???????CA?CGACA?TAA
HPVila C-A......—- G-----G---
HPV63 A-TCGACAC--A-----C---
Unclass.con CAGAAGAATGGAAGATCTTGA
MNPV e
I-E7-21
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E7 Nucleotide Alignment

227
254
309
309
309
306
117
312
309
312
312
312
201
282
288
285
282
303
294
303
312
233
303
297
282
282
201
234
357
384
384
176
309
309
286
297
297
303
300
438
294
285
165
282
267
291
291
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